













































they have  the ability  to parasite cells  thanks  to a group of organelles called  the apical 
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Plasmodium sp.  in humans.  In OW  (Old World) monkeys, Plasmodium sp. has been de‐


















































































































































































































second group  includes the species P.  falciparum/P. reichenowi, which  infect humans and 
NHP. In NW monkeys, P. brasilianum and Plasmodium simium are known to be the cause 
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Alouatta seniculus  4  0  4  1  2  1 
Ateles belzebuth  1  1  0  1  0  0 
Callicebus lucifer  1  1  0  1  0  0 
Cebuella pygmaea  1  1  0  1  0  0 
Cebus yuracus  2  1  1  1  1  0 
Lagothrix lagotricha  2  0  2  1  0  1 
Leontocebus fuscicollis  3  2  1  2  1  0 
Saimiri sciureus  3  2  1  1  1  1 
Sapajus apella  2  1  1  1  0  1 
Free ranging  Cebus yuracus  7  5  2  4  1  2 
Table 3. Sequences of the primers. 
Reaction  Primer  Oligonucleotide Sequence     
First reaction 
rPLU1  5′‐TCAAAGATTAAGCCATGCAAGTGA 3′    forward 
































was  inferred  by using  the maximum  likelihood method  and  the Tamura  3‐parameter 
model. The  tree with  the highest  log  likelihood  (−932.64)  is shown. A discrete Gamma 
distribution was used to model evolutionary rate differences among sites (five categories 
(+G, parameter = 0.3352)). The tree was drawn to scale, with branch lengths measured in 
the  number  of  substitutions  per  site. This  analysis  involved  16  nucleotide  sequences. 
There was a total of 241 positions in the final dataset. Evolutionary analyses were con‐
ducted in MEGA X. 
The  robustness  for all  the  analyses was  estimated using bootstrapping with 1000 
pseudoreplicates and shown in percentage. 
Table 4. GenBank accession numbers of Plasmodium species sequences. 
Plasmodium Species  ID Genbank  Host  Country 
Plasmodium sp.    LT963420.1  Gorilla sp.  Unknown 
P. falciparum  LR131487.1  Unknown (Genome assembly)  Unknown (Genome assembly) 
P. falciparum  MZ156589  Leontocebus lagonotus  Ecuador 
P. falciparum  LR131471.1  Unknown (Genome assembly)  Unknown (Genome assembly) 
P. reichenowi  LT969568.1  Unknown (Genome assembly)  Unknown (Genome assembly) 
P. gaboni  LT969430.1  Unknown (Genome assembly)  Unknown (Genome assembly) 
P. gonderi  AB287269.1  Cercocebus atys    Central Africa 
P. ovale  KF018656.1  Homo sapiens  China 
P. brasillianum  KX618475.1  Sapajus flavius  Brazil 
P. malariae  LT594624.1  Unknown (Genome assembly)  Unknown (Genome assembly) 
P. fragile  XR001111607.1  Unknown    Unknown 
P. inui    EU400397  Macaca fascicularis  Thailand 
P. simium  U69605.1  Saimiris sciureus  Colombia 
P. vivax  U07368  Unknown  CDC Strain 
Plamodium sp.  KX522949.1  Anopheles nuneztovari  Brazil 
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